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RAPD Analysis on Genetic Diversity of Natural Populations of 
Tamarix hispida 


ZHANG Juan[] YIN Lin-Ke[] ZHANG Dao-Yuan 
[] Xinjiang Institute of Ecology апа Geography[] Chinese Academy of Ѕсіепсеѕ] Urumqi 8300110 China[] 


Abstract This paper described the genetic diversity and population genetic structure of T. hispida L. in 
Xinjiang with the method of RAPD. The ten random primers chosen for analysis detected 157 repeatable 
loci in which 155 were polymorphic. The proportion of polymorphic loci was 98.7% . The genetic structure 
of population estimated by Shannon' s phenotypic diversity index and Nei' s genetic index were 62.596 and 
55.30%. It states that most of the variation occurred among different populations. We also found that the 
genetic diversity of T. hispida in Xinjiang was high. It might be due to difference of situations and low 
gene flow. This species is a mixed-mating type. 
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SI21 ACGGATCCTG Вие Mg* Freel 2.5 uI] MgCl; 2 mmol/L] Taq DNA D O O 100 Primer 
5132 АСССТАССАС 2.5 umol/L[] dNTP Mixture 150 umol/I[] O O DNA 3 ng - 6 ng[] ddH, O D 
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BD ACGGCGTATG П 2ming 940 [] 40 4] 36C00 1ming 720 0 2ming 400000 
S160 AACGGTGACC 
5172 AGAGGGCACA 00 720 0 7 mint] 
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物 以 012000 + 1 5000 作为 ОМА Marker, 7Е@ ЕВ 的 1.5% 的 琼脂 糖 凝 胶 中 电 沪 分离， 电泳 缓冲 液 为 1 x ТАЕ 
(pH 8.0), 电压 100 V, SERE EI 动 成 像 系统 Alpha Innotech Transilluminator Model TM – 26 拍照 保存 结果 。 

1.3 RAPD 数据 处 理 

1.3.1 多 态 位 点 比率 ”对 电泳 中 能 稳定 清晰 出 现 的 扩 增 片段 CE) 记 为 1， 无 扩 增 产物 或 条 带 淡 、 模 
糊 、 不 稳定 的 记 为 0， 得 到 一 个 二 元 数据 表征 矩阵 。 在 某 一 特定 位 点 上 ， 扩 增 的 DNA 片段 出 现 的 频率 小 
于 0.99 的 位 点 即 为 多 态 位 点 ， 多 态 位 点 的 比率 P= 多 态 位 点 数 / 检 测 到 的 位 点 数 。 

7654 3 2 1M 132 刚毛 桂 柳 遗传 结构 特征 的 分 析 分 别 采用 Shannon 表 型 多 样 性 指 
i ОЗЫНЫН 数 (King & Schaal, 1989) 和 Nei 基因 多 样 性 指数 (Nei，1973) 计算 刚 
毛 树 柳 居 群 内 、 居 群 间 的 遗传 多 样 性 及 居 群 间 的 遗传 分 化 系数 (Су), 
公式 略 。 


2 实验 结果 
21 多 态 位 点 比率 





图 1 引物 S121 在 B 居 群 不 同 扩 增 得 到 的 DNA 片段 长 度 介 于 200 ~ 2500bp 之 间 (图 
样品 中 的 扩 增 结果 1)。 每 条 引物 可 检测 到 13 ~ 21 个 位 点 ，10 条 引物 共 检 测 到 


Fig. 1 RAPD profiles of B popul- 157 个 位 点 ， 其 中 多 态 位 点 数 155 个 ， 总 的 多 态 位 点 百分率 达 
ation of Т. hispida ampliedby 98.796. 不 同居 群 检测 到 的 位 点 数 及 多 态 位 点 百分率 不 同 


primer S121 (M is marker) (E 2) 


表 2 10 条 引物 检测 9 个 居 群 位 点 数 ( 多 态 百分率 ) 
Table 2 Тһе number of loci and the percentage of polymorphic loci detected by 10 primers in 9 natural populations of T. hispida 








ЫБ 单 不 引 牺 扩 增 的 位 点 歼 《多 态 位 点 所 占 百 分 比 ) 
Loci of every population (proportion of polymorphic loci) 
Ше. А B C D E F G H I П 





$121 4 (0.0) 12 (50.0) 11 (81.8) 12 (83.3) 11 (54.5) 9 (100) 1 (100) 14 (85.7) 12 (58.3) 21 (100) 
5132 6 (33.3) 7 (57.1) 8 (50.0) 10 (80.0) 9 (55.6) 5 (20.0) 5 (60.0) 12 (50.0) 8 (50.0) 14 (92.9) 
5146 7 (42.9) 11 (72.7) 10 (100) 9 (55.6) 13 (69.2) 10 (80.0) 8 (100) 7 (71.4) 14 (78.6) 18 (100) 
S147 8 (62.5) 13 (46.2) 7 (57.1) 9 (77.8) 12 (41.7) 9 (44.4) 6 (33.3) 11 (54.5) 11 (63.6) 16 (100) 
159 11 (63.6) 8 (100.0) 11 (81.8) 5 (80.0) 9 (88.9) 8 (62.5) 7 (57.1) 5 (80.0) 9 (66.7) 14 (100) 
S160 7 (85.7) 10 (40.0) 6 (100.0) 11 (81.8) 9 (88.9) 4 (100) 5 (60.0) 10 (70.0) 10 (90.0) 18 (100) 
S172 5 (60.0) 11 (90.9) 6 (66.7) 7 (71.4) 9 (77.8) 4 (50.0) 6 (66.7) 8 (50.0) 12 (66.7) 13 (100) 
S173 5 (80.0) 7 (42.9) 9 (77.8) 8 (75.0) 7 (100.0) 4 (50.0) 7 (71.4) 7 (85.7) 9 (77.8) 14 (100) 
S174 8 (25.0) 11 (72.7) 10 (40.0) 9 (66.7) 7 (85.7) 9 (55.6) 7 (42.9) 7 (57.1) 11 (72.7) 14 (92.9) 
S175 10 (70.0) 9 (77.8) 8 (87.5) 11 (81.8) 8 (87.5) 9 (22.2) 6 (0.00) 5 (80.00 8 (62.5) 15 (100) 

I 71 (54.9) 99 (64.6) 86 (74.4) 91 (75.8) 94 (72.3) 71 (59.2) 68 (63.2) 86 (67.4) 104 (69.2) 157 (98.7) 


Е. т (总 位 点 数 ); П (总 位 点 数 和 多 态 位 点 数 )。Note: I (Total loci); II (Total loci and total proportion of polymorphic Іосі) o 





2.2 Shannon 表 型 多 样 性 指数 

采用 Shannon 指数 计算 9 个 刚毛 桂 柳 天 然 居 群 内 、 居 群 间 的 遗传 多 样 性 以 及 各 自在 总 
的 种 内 遗传 变异 中 所 占 的 比例 见 表 3。 

结果 表明 ， 不 同 的 引物 检测 到 每 个 居 群 的 位 点 数 及 多 态 性 不 同 ， 从 0.000 到 4.856; 
每 个 居 群 的 平均 遗传 多 样 性 指数 在 1.491 ~ 2.830 之 间 。 刚 毛 树 柳 平 均 居 群 内 遗传 多 样 性 
(Hpop) 为 2.246， 平 均 种 内 遗传 多 样 性 (Нер) 为 5.981， 在 总 的 遗传 变异 中 ， 有 37.6% 
存在 于 居 群 内 ， 和 群体 间 和 遗传 变异 占 62.5%。 
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Table З Genetic diversity within and among populations of 7. hispida estimated by Shannon index 

primer A B C D E F G H I Hpop Hsp | Il 

S121 0.000 2.103 3.241 4.513 2.528 4.159 4.746 4.856 2.444 3.177 8.789 0.361 0.639 
S132 0.799 1.669 1.954 2.902 1.829 0.375 0.837 2.546 1.875 1.643 4.928 0.333 0.667 
S146 1.074 2.981 3.646 2.281 3.925 3.355 2.583 1.779 4.055 2.853 8.351 0.342 0.658 
S147 1.985 2.546 1.653 2.654 1.791 1.848 0.842 1.835 2.307 1.940 5.486 0.354 0.646 
S159 2.098 3.404 4.077 1.878 3.574 2.406 1.467 1.355 2.574 2.537 4.913 0.516 0.484 
S160 2.704 1.279 2.185 4.483 3.023 1.802 0.837 2.621 3.629 2.507 6.552 0.383 0.617 
S172 1.424 4.215 1.750 2.028 2.852 0.480 1.467 2.061 2.682 2.107 5.105 0.413 0.587 
5173 1.674 1.199 2.195 1.705 2.384 0.337 2.128 1.835 2.445 1.767 6.181 0.286 0.714 
5174 0.686 3.480 1.480 2.291 2.358 2.329 1.046 1.368 2.695 1.970 4.481 0.440 0.560 
5175 2.465 2.542 2.590 3.562 3.108 0.531 0.000 1.480 1.317 1.955 5.019 0.390 0.611 
Mean 1.491 2.542 2.477 2.830 2.737 1.762 1.595 2.173 2.602 2.246 5.981 0.376 0.625 


ОО apod 0000000 0 0 Within-population genetic diversity T] HsH 000 0 0 0 Total genetic diversity[] 


[0 Hpop/HspD 6000000000 0 0 proportion of genetic diversity within-population[I] Ш О Hsp— Нрор0 /Нрор0 ПП 
D000000000 proportion of genetic diversity among populations]. 


2.3 [] МО 00000000000 

ОООоОООоОоОоОоОоОоОоОоОоОоОоОоОоО ОО Hardy-Weinberg O ПППППП Har- 
dy-WeinbergUUUUOUUU NiDUUUUUUU 9ПППППППППППППППП 
ШППШШПШППППП 

Ооо 4000000000000ООООООО о. 1006 ~ 0.1803 00000000 
UUUUHUUUU о.146 00000000 HUU 0.327000000000000 


55.30%0 П00000000 0 М О00000000 5һапе ПП ПП П 6.5%0 
П4 00000000000000000000000 Ni00000 


Table 4 Genetic differentiation and gene diversity within and among populations of T. hispida 





primer A B C D E F G H I Hs Н, Dsr Gsr 

5121 0.0000 0.1071 0.1429 0.1890 0.1161 0.1696 0.1979 0.2247 0.1280 0.1417 0.3496 0.2079 0.5947 
5132 0.0491 0.0960 0.1384 0.2098 0.1094 0.0156 0.0580 0.1763 0.1138 0.1074 0.2892 0.1818 0.6286 
5146 0.1615 0.2656 0.2882 0.2101 0.3333 0.2882 0.2500 0.2101 0.3160 0.2581 0.4881 0.2300 0.4712 
5147 0.1113 0.1543 0.0996 0.1563 0.1230 0.1055 0.0527 0.1113 0.1563 0.1189 0.3147 0.1957 0.6221 
5159 0.1674 0.2188 0.2455 0.1272 0.2076 0.1563 0.0915 0.0938 0.1540 0.1625 0.2847 0.1222 0.4294 
5160 0.1181 0.0712 0.1319 0.2153 0.1476 0.1042 0.0521 0.1389 0.2222 0.1335 0.2848 0.1513 0.5312 
5172 0.1130 0.2933 0.0913 0.1490 0.2139 0.0457 0.0986 0.1394 0.2091 0.1504 0.3086 0.1582 0.5126 
5173 0.0915 0.0759 0.1808 0.1317 0.1719 0.0313 0.1317 0.1272 0.1853 0.1252 0.3725 0.2472 0.6638 
5174 0.0424 0.2031 0.1138 0.1674 0.1786 0.1451 0.0871 0.1004 0.2098 0.1386 0.2903 0.1517 0.5224 
5175 0.1521 0.1458 0.1708 0.2313 0.2021 0.0313 0.0000 0.0979 0.1021 0.1259 0.2892 0.1633 0.5646 
Меап 0.1006 0.1631 0.1603 0.1787 0.1803 0.1093 0.1020 0.1420 0.1797 0.1462 0.3272 0.1809 0.5530 
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